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TOMDHQS 1714 bp mRNA linear PLN 13-FEB-2002 

Lycopersicon esculentum dehydroquinate synthase mRNA, complete cds . 
L46847 

L46847 .1 GI : 18654277 
dehydroquinate synthase; precursor, 
tomato . 

Lycopersicon esculentum 

Eukaryota; Viridiplantae ; Streptophyta ; Embryophyta; Tracheophyta ; 
Spermatophyta ; Magnoliophyta ; eudicotyledons ; core eudicots; 
Asteridae; euasterids I; Solanales; Solanaceae; Solanum; 
Lycopersicon . 
1 (bases 1 to 1714) 

Bischoff,M., Rosier, J., Raesecke , H . R . , Gorlach,J., Amrhein,N. and 
Schmid, J . 

Cloning of a cDNA encoding a 3-dehydroquinate synthase from a 
higher plant, and analysis of the organ-specific and 
elicitor-induced expression of the cor responding gene 
Plant Mol. Biol. 31 (1), 69-76 (1996) 
96309385 

Locati on/Qualifiers 
1. .1714 

/ organism="Ly copers icon esculentum" 

/strain="UC82b" 

/db_xref="taxcn: 4081" 

/clone="cLeDHQS" 

49. .1377 

/EC_number="4.6.1.3" 
/note= "putative" 
/codon start=l 

/p roduct =" dehydroquinate synthase " 
/protein_id="AAL77575. 1 " 
/db_xref="GI : 18654278" 

/ t ranslation="MASSFCPKQALSFTNSTHQLHQSRAI PRDI HVRFPAPVSSPSSR 
CGLK3KATTRLKVLATSATKVMDHSS SKASSQAPTWEVDLGTRSYPI YI GAGLLDQP 
DLLQRHI HGKRVLWTNTTVAP LYLDKT I SALTDGNPNVTVESVI LPDGEQFKNMETL 
MKVFDKAI ESRLDRRCTFVALGGGVIGDMCGYAAASYLRGVNFI QI PTTVMAQVDSSV 
GGKTGINHPLGKNMIGAFYQPQCVLIDTDTLNTLPDRELASGLAEVIKYGLIRDAEFF 
EWQEQNMPLLLARDPTAFTYAIKRSCENKADWSQDEKESGVRATLNLGHTFGHAVET 
GVGYGQWLHGEAVAAGTVMAVDMSRRLGWIDDSLVQRVQKILQQAKLPTSPPETMTVE 
MFKSIMAVDKKVADGKLRLILLKGSLGNCVFTGDYDQKALDETLRAFSKS" 
1714 

/ note="putative" 
457 a 373 c 376 g 508 t 



Query Match 43.7%; Score 717.6; DB 8; Length 1714; 

Best Local Similarity 75.5%; Pred. No. 2.7e-I80; 

Matches 891; Conservative 0; Mismatches 289; Indels 0; Gaps 



0; 



Qy 275 ccacctctcgcaagtcaaggatatgcgccacctcctctcaagttatggatccctccgcag 334 

I I I I I I I 1 I I I I i III I I I I I I I I M I I I I 

Db 2 00 CCACCACACGATTGAAGGTGTTGGCAACTTCTGC CAC GAAGGTGATGGATCACTCGTCCA 25 9 



QY 



335 caaaatccgaacccgctcttcccaccatcgtcaaagtcgatttgggtagccggagctatc 394 



I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I MINIMI 

Db 2 60 I3TAAAGCGAGTTCACAGGCTCCTACAGTTGTTGAAGTGGATCTGGGTACTCGGAGCTACC 319 

Qy 395 ctatttacatcggatccgggttactaaaccaacccgactatctccagaggcatgtgcatg 454 
I I I I! I I I II III III I I I I M I I I I I I I I I I M I I M I 

ob 32 0 i:gatttatattggggctggacttcttgatcaacctgacctcctacaaagacatattcatg 37 9 

Qy 455 gaaagagagtcctagttgraactaacgaaaccgttgcgccactttatctagaeaaggttg 514 

I I I I I I II I I I I II M II II I I II MM! II II Mill II II I 
Db 38 0 ggaagagagtccttgtcgttactaacactacagttgcccctctatatcttgataaaacta 4 39 

Qy 515 ttgatgctttgacaaggggaaacccgaatgtttctgtggagagtgtaattctacctgatg 574 

I II II M I I I I II M I I I I I I M I I M I I I I I II Mill II I I I I 
Db 44 0 TAAGCGCTTTGACAGATGGAAACCCTAATGTTACCGTAGAAAGTGTCATTTTGCCAGATG 4 99 

Qy 575 g t ga gcag t a ca a ggacatggac a 3t cttatgaaagt ^tttgacaaggcca t cgagtcgc £34 

I II I M I I I I I II II II I M I I M I I M II I I I I I I I II I II I I I I I II 
E'b 500 G T GAG C AAT T T AAAAAC AT G G AAAC T C T TAT G AAAG T C T T T GAT AAAG C CAT C GAAT C AA 559 

Qy 6 35 ggctcgaccggcggtgtacatt tgrtgctcttggtggtggtgtgattggcgacatgtgtg 694 

I I I I II II II I II II I II I II Mill I I II II I I II II II I I I I I I I I II 
E'b 560 GGCTGGATCGTCGTTGTACATTTGTCGCTCTCGGTGGTGGAGTTATAGGTGACATGTGTG 619 

Qy 695 gctttgctgcctctgccttcctacgtggtgt taat tttatt cagattcctacaactgtga 75 4 

I I III II! II III III I I I I I I I I II II i I I I I II I I I II II II I I I I 

Db 62 0 GTTATGCCGCCGG.TTCCTACCTTCGTGGAGTTAATTTTATTCAGATCCCCACCACTGTTA 67 9 

Q'y 7 55 tggcacaggt cga t tcttcagt tggtggaaaaactgggataaa tcaccgcctr gggaaga 814 

II II I I I I M I M I II I I Mill II II I I II I I Mill II i II II I II I 

E'b 68 0 T GGCACAGGTAGAT TCTTCTGTTG GAG GCAAAACTG GAAT AAAC CAT CC AC TTGGTAAAA 739 

Qy 8 15 acatgatcggta-:cttttaccaa:ctcagtgtgtgcttatagacacagacacattaaata 87 4 

I I II II I I I II I I I I I I I I I I I I II I E I I I I I II I I I I I I I I I I I I 
Db 7 4 0 AT AT GAT T GGAG CAT T C TAG CAG C C ACAAT GT GT GCT T AT AGAC AC G GAT AC C C T GAAT A 7 9 9 

Qy 875 cgctaccgga tagggaactggcat ^agggctagcagaggttataaagta tg ggctcat ta 934 

I MM Mill I II I I I I I I II II I I I I I II I I I II Mill I II I I II 
Db 8 0 0 C T T T AC C AGAT AGAGAAT TAG CAT C T G G C C T C G C AGAA3 T AAT AAAAT AT G G AC T CAT T A 8 5 9 

Qy 9 35 gggatgcagagttttttgagtggcaagagaaaaatatgcacttattat tggcaagagatc 994 

1 II I II I M I II II M I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II II I I I I I I M I 
Db 8 6 0 GAGATGCTGAGTTTTTCGAGTGGCA^GAACAGAATATGCCATTATTATTAGCAAGGGACC 9 1 9 

Qy 995 ctagtgtaatggcatatgctataaagcgatct tgtgaaaacaaggctgaggttgtgtcct 1054 

I I II I T I I I I I I I I I I I I II II I I M I I I I I II II II Mill II 

E'b 92 0 CCACTGCATTTACCTATGCTATCAAGCGTTCCTGTGAAAACAAAGCAGAT GTTGTTTCTC 97 9 

Qy 10 55 tagatcagaaggaaagtggactgagggcaacattgaacttgggtcatacatttggtcatg 1114 

MM i II II I i I M Mi M I M I I II i II II I I M i M i II I M M i I I II I I I 
Db 9 8 0 AAGATGAGAAGGAAAGCGGAGTGAGGGCAACTTTGAACTTGGGTCATACCTTTGGTCATG 10 3 9 

Qy 1115 caatagaaactggggtaggctat jggcagtggcrtcatggagaggctgrtg^agctggca 1174 

II I i I I I II I II I II I I I i II I I I i II I I I I I II II II II I I I 1 I I II I I 1 

Db 104 0 CAGTTGAGACTGGCGTTGGCTATGGGCAGTGGCTTCATGGAGAAGCAGTTGCTGCTGGAA 1099 

Qy 117 5 cggtaatggctgttgacatgtcatatcgcctaggttggattgatgattctcttgtgaaac 12 34 
II II I I II I II I I I I II I I I I I II II I I I! I I I II I I I I I II II I I I I 



Db 1100 CGGTCATGGCTGTTGACATGTCACGCCGTCTTGGTTGGATTGATGACTCACTGGTACAGC 1159 

Qy 1235 gagt tggagaca t tt taaaa cagg ztaagttacccacagcccctcctgagaccgtgactg 1294 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I i I I I I 

Db 1160 GGGTGCAGAAGATCTTACAACAGGCAAAGCTGCCGACTTCACCTCCTGAAACTAT GACTG 1219 

Qy 1295 tggacatgtttaaatctgtcatggcagtggataagaaggtagcagatgggttgctaaggc 1354 

I I I I I I I I I II III I I I I I I I II I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1220 TGGAGATGTTCAAGTCTATCATGGCTGTTGATAAAAAAGTGGCAGATGGGAAACTAAGAC 1279 

Qy 1355 ttatccttctaaagggtcctctaggcaattgtgttttcacaggggattatgacagaaagg 1414 

I I I I I I I I I I I I I III I II II II I I I I I I I I II II I I I I I I II I I I I I 
Db 1280 TTATCCTTCTAAAAGGTTCACTTGGTAACTGTGTTTTTACCGGTGATTATGACCAGAAGG 1339 

Qy 1415 ctctagacaatacgcttcgtgcattctgtaaatcctgatc 1454 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1340 CCCTCGATGAAACACTCCGTGCATTTTCCAAATCTTAAGC 1379 



